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摘要：作物同化碳在“大气⁃植物⁃土壤”系统中流通的生物地球化学过程，显著影响全球陆地生态系统碳循环过程。 作物同化碳

是土壤有机碳的重要来源，与根际环境及作物生长发育有密切联系，但由于其复杂性和多变性，作物生长期内同化碳在土壤中

的分配、转化与稳定的机理尚不十分清楚。 因此，综述了作物同化碳向土壤碳库输入及其对土壤有机碳库的贡献，在土壤碳库

中的分配与转化特征，在土壤中流通的微生物机制以及同化碳在土壤⁃微生物系统分配、稳定的微观机制。 探讨同化碳在地上

部⁃根际⁃土壤系统中的分配及调节机制，土壤界面同化碳流动过程与土壤微生物多样性形成的关系；提出了在不同生态系统尺

度上加强作物同化碳在土壤⁃作物系统中分配过程的定量研究对于明确陆地生态碳循环过程的重要意义；指出了研究作物同化

碳向土壤碳库迁移、分配定量过程与机制的重要性，以及应用显微镜成像技术与同位素示踪技术相结合的纳米二次离子质谱技

术、和微生物分子与群落生态相偶联的技术是未来研究作物同化碳生物地球化学特性的有效手段。
关键词：同化碳；根际沉积；土壤有机碳；转化与稳定机制；微生物；同位素技术
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陆地生态系统碳循环处于全球碳循环的中心位置［１］，陆地生态系统碳库中土壤有机碳库为 １５５０ Ｐｇ，大
约是陆地植被碳库（５６０ Ｐｇ）的 ３ 倍和大气碳库（７８０ Ｐｇ）的 ２ 倍。 每年土壤呼吸排放的 ＣＯ２达到 ５８ Ｐｇ，土壤

有机碳储量减少或增加 １％，大气 ＣＯ２浓度将增加或减少 ７×１０－６ ［２］，促进土壤碳固定已成为国际社会广泛认

可的减缓全球变暖的主要途径之一［３］。 而土壤有机碳变化关键过程与控制机制的研究已成为全球变化研究

中的关键科学问题。

图 １　 作物同化碳在土壤中的分配与去向

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｆａｔｅ ｏｆ ｃｒｏｐ ａｓｓｉｍｉｌａｔｉｖｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ

利用陆地生态系统的植物光合同化大气 ＣＯ２增加

碳固定，是目前应对气候变化最经济、有效的途径［４］。
植物同化碳作为土壤有机质的主要来源，是“大气⁃植
物⁃土壤”连续体碳循环的重要组成部分，与大气环境及

土壤质量的变化关系密切［５⁃８］。 植物同化碳向土壤碳

库输入、转化的生物地球化学过程（图 １）包括：１）植物

同化碳经韧皮部运输分配到地下部，以根系沉积物（脱
落物和分泌物）的形式向根际土壤环境中输入碳［９］，２）
经过土壤根际微生物作用，成为微生物量碳的一部分，
或进一步转化成土壤有机质而贮存于土壤碳库中；３）
储存于作物体内的同化碳，会随着植物残体进入土壤，
在土壤微生物的作用下被分解转化而释放或是成为土

壤有机碳的一部分；４）通过植物自身呼吸及根际微生

物呼吸作用返回到大气中［１０］。 目前农田生态系统是受人为干扰最大、最活跃的碳库之一［１１］。 探明作物同化

碳在农田土壤中的分配、转化及其生物地球化学过程，全面认识土壤⁃作物⁃微生物间的互作关系与机制，系统

科学的管理调节作物同化碳向土壤有机碳库的输入与转化，降低土壤呼吸作用损耗，对于实现土壤可持续利

用，提高生态系统的碳吸收和储存能力有着重要意义［５］。

１　 作物同化碳向土壤碳库的输入及其对土壤有机碳库的贡献

作物同化碳向土壤碳库输入的主要形式为根系沉积和作物残体，其中根系沉积是农田土壤有机碳的重要

来源，在维持农田土壤碳平衡过程中发挥着重要的作用［１２］。 植物根系通过各种形式将输入到根部的有机、无
机化合物，包括根系分泌物和进入土壤的根毛、根细胞脱落物等，释放到周围土壤形成根际沉积，这是植物与

土壤间界面交换的一种重要过程［１３⁃１５］。 根际沉积如根系分泌物，包括高分子多聚糖（黏胶物质）、各种蛋白

酶、低分子有机酸及糖、酚类、维生素等［１６］。 其中高分子多聚糖不仅是形成稳定性团聚体的胶结物质之一，而
且这种多糖类物质还易被微生物利用而代谢为更为稳定的土壤腐殖物质（复合物），这种复合物不仅促进土

壤团聚体形成，也是主要的固碳物质，对土壤有机碳库的稳定与平衡十分重要［１７］。 根际碳的沉积不仅会引起
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土壤化学、物理和生物特性的改变，而且直接关系到土壤呼吸及 ＣＨ４、Ｎ２Ｏ 排放等过程［１８⁃１９］。 根际释放的有机

物质影响着植物的根际环境，并通过根际微生物的利用转化，影响着植物⁃（根际 ／非根际）土壤间的碳循环过

程，形成了联系植物⁃土壤⁃微生物的桥梁。
根际沉积碳是土壤有机质的重要来源，但是由于根际沉积碳代谢周转快、结构性碳尚未及时形成有机质

等，其固定、周转及其迁移过程的复杂性和多变性加剧了该方面研究的不确定性，对于作物同化碳对土壤有机

碳库的贡献也不明确。 ２０ 世纪 ８０ 年代以来，随着同位素技术的发展，应用自然丰度法（利用 Ｃ３和 Ｃ４植物

δ１３Ｃ值的明显差异性）和同位素脉冲标记和连续标记技术（利用 １３ＣＯ２或
１４ＣＯ２作为示踪物供植物光合作用吸

收） ［２０］，能够有效地阐明碳在植物和土壤之间的流通，定量评价根际沉积对土壤碳储量的相对贡献［６， ２１⁃２４］。
研究发现，植物净光合固定的 ５０％的光合产物会被转移到地下部，用于维持根系生长和构建，根际呼吸或保

存在土壤中［２５⁃２６］。 Ｌｕ 等应用１３Ｃ 脉冲标记法对水稻生长期结束后光合碳在腐殖质中的分配进行了研究，结果

表明，光合碳在腐殖质 ３ 种组分富啡酸、胡敏酸、胡敏素中的分配不受标记时期的影响；新输入的作物同化碳

（ １３Ｃ）主要存在于腐殖质中（６７．４％），其中富啡酸含有 １６．７％；水稻生长期内的光合碳在水稻成熟期以胡敏酸

类的物质存在，且在不同组分的胡敏素类物质中分配比例不同［２７］。 而通过对 ９５ 个１４Ｃ 标记试验进行总结分

析发现大约 ５％—１０％的净光合固定的 Ｃ 会进入到土壤而累积成为 ＳＯＣ［２８］。 在一个生长期内，禾谷类作物向

地下部输送的同化碳量可达 １５００ ｋｇ ／ ｈｍ２ ［２９］，其中研究还发现禾谷类作物大约 ３０％的光合同化碳被转移到地

下，而这些碳有一半储藏在根系，１ ／ ３ 以根际呼吸形式损失掉，其余的转化为 ＳＯＣ［１８， ３０］，且同化碳将在 １ ｈ 内

转运至根部，排出体外到达根际环境中［３１］。
根际碳的输入因植物种类、生育期和外界环境的不同而不同。 Ｓｗｉｎｎｅｎ 等［３２］报道大麦和小麦光合碳向地

下的分配在不同生育期差异最高达 ４０％，分蘖期、拔节期向地下分配的碳量多于成熟期，其中小麦拔节期向

地下部分配 ３０％—４０％的净光合碳，而成熟期仅有 ５％—２０％。 Ｃｈｅｎｇ 等［３３］对试验室栽培冬小麦，酥油草和水

葫芦 ３ 种植物进行 Ｃ 脉冲标记后 ８ ｈ 取样，发现这 ３ 种植物通过根系分泌转移进入土壤中的碳分别占光合固

定碳总量的 ２．７％，２．５％ 和 ３．７％。 植物不同生长发育阶段不但影响光合产物在植物体内的分配，而且显著影

响植物⁃土壤间碳同化物的分配，植物越老，则根际淀积量越少［３１］。 Ｇｅ 等［１４］ 通过碳同位素连续标记技术发

现，在水稻拔节灌浆期内，通过根际沉积作用，有 ４％—６％的光合碳进入土壤有机碳库，这部分新碳对土壤可

溶性有机碳的贡献为 ２％—４％，对土壤微生物生物量碳的贡献为 ９％—１８％。 Ｌｕ 等［３４］ 通过对水稻进行标记，
发现在整个水稻的生长期内，约有 ２００ ｋｇ ／ ｈｍ２的光合碳进入土壤，并在水稻成熟期后以胡敏酸类的物质存在，
且在不同组分的胡敏素类物质中分配比例不同；约有 ８６５ ｋｇ Ｃ ／ ｈｍ２ 的光合碳以根系残体形式存于土壤中，所
以共有 １０６５ ｋｇ Ｃ ／ ｈｍ２ 的碳经光合作用固定到土壤中。 水稻生育期的不同显著影响了光合碳的分配：分蘖期

地上部分配到的光合 Ｃ 量为 ４５％—５２％，成熟期增加到 ７８％—９０％，同时地下部根系所分配的碳量则从 ２８％
下降到 ２％［３５］。 就水稻而言，上述作物同化碳及其根际沉积作用向土壤碳库的输入对维持土壤碳库平衡和缓

减温室气体排放发挥着重要的作用［４］。 在未来的研究中，要加强生态系统碳通量⁃光合效率⁃同化产物向土壤

传输过程，以及有机质积累对作物生产力、耕种与施肥方式和碳氮通量变化等外部影响因子的响应机制等方

面的研究。

２　 作物同化碳在土壤碳库中的分配与转化特征

作物同化碳输入土壤后，在根际几个微米到几个毫米范围内，植物、土壤、微生物及其环境因子通过能量

流、物质流和信息流的相互作用、相互制约而形成一个具有高度组织性的复杂整体—根际微生态系统［３６］（图
２）。 一般认为，作物同化碳输入首先将改变土壤活性碳库［３７］，从而引起土壤碳库的物理、化学组分的分配动

态变化。 Ｌｉａｎｇ 等［３８］研究发现，玉米根际碳输入显著改变土壤可溶性有机碳（ＤＯＣ）的含量；聂三安等［３９］对亚

热带四种典型水稻土壤通过１４Ｃ 连续标记技术标记水稻 ８０ｄ 后发现，土壤可溶性有机碳的更新率为 ６．７２％—
１４．６４％，而光合同化碳对土壤 ＭＢＣ 周转的相对贡献较小。 Ｌｕ 等［３４，４０］也发现，种植水稻的土壤中 ＤＯＣ 含量比
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未种植水稻的土壤高 ３ 倍左右，且随着水稻的生长，土壤 ＤＯＣ 的含量逐渐增大，且与根系生物量和根系分泌

物呈显著的正相关。 Ｙｅｖｄｏｋｉｍｏｖ 等［４１］ 的研究表明，燕麦根际沉积碳 （光合碳） 主要转化为微生物量碳

（ＭＢＣ）。 因而，作物同化碳输入土壤后其固定、周转、再分配比例因作物生长发育、根系环境的不同存在

差异。
作物同化碳输入土壤后，其矿化与分解受土壤性质的影响，作物同化碳分解与矿化表现出的不同响应机

制，可能与它们不同结合与保护状态具有很高的相关性［４２］。 近年来对于团聚体尺度的物理、化学和生物学的

研究，逐渐认识到土壤中碳库的保护与稳定化机制的差异性［４３］。 Ｇａｒｔｅｎ 等［４４］对森林下矿质土壤的有机质密

度分组和团聚体颗粒分组研究表明，矿质土壤 ７０％以上的有机碳是存在于粉砂和黏粒级的团聚体颗粒组中，
显示了团聚体物理保护对有机碳固定的重要作用。 目前的研究认为［４５］，植物、微生物的碎屑形成微团聚体的

核，高碳的新有机物质形成和稳定粗团聚体，而老有机碳闭封于细团聚体中。 团聚体中保护的和未保护的有

机碳具有不同的更新速率，因而团聚体保护能力或容量是土壤固碳自然潜力的物理基础［４５］。 然而对于团聚

体内部的有机碳的存在状态、结合形态及相关的固定机制研究还不够深入（图 ２）。

图 ２　 作物同化碳的土壤生物地球化学（物理⁃化学⁃生物）保护机制

Ｆｉｇ．２　 Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｃｒｏｐ ａｓｓｉｍｉｌａｔｉｖｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ

土壤呼吸是土壤碳输出的主要方式，据估计每年因土壤呼吸而排放约 ５０—７５ Ｐｇ Ｃ，土壤呼吸是全球碳收

支的重要环节［４６］，因此了解土壤呼吸强度及其主要影响因素是碳循环中重要的科学问题。 土壤呼吸主要有

来源于植物产生的呼吸和微生物降解有机质产生的呼吸［４７］。 其中来源于植物产生的呼吸包括根系呼吸，微
生物降解植物残体产生的呼吸以及微生物降解根系碳沉积物产生的呼吸。 而根系呼吸和微生物降解根系碳

沉积物产生的呼吸合称根际呼吸。 微生物降解有机质产生的呼吸包括土壤基础呼吸和土壤激发作用额外产

生的土壤呼吸。 有研究发现，冬小麦和春小麦同化碳输入土壤后，整个生长期内 ６６％作为根和微生物的呼吸

产物（ＣＯ２）消耗掉了，其余部分则存在于土壤和土壤微生物体中，对维持土壤的碳汇功能具有十分重要的作

用［２７］。 通过对黑麦草进行标记，发现根系呼吸占植物光合固定碳的 １０％—１５％［４８］。 Ｋｕｚｙａｋｏｖ 等［４９］报道黑麦

草根系呼吸占根际呼吸的 ４１％。 不同的根际沉积数量和组成或者外界环境条件（如 ＣＯ２浓度、温度、Ｎ 肥、ｐＨ
等）会影响到根际呼吸的强度，进而可以影响到土壤总呼吸强度。

尽管上述研究充分认识到了作物同化碳在碳循环中的重要性，由于研究方法和技术的局限性，目前关于
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根际沉积碳的固定、分配和周转的研究主要集中于表层土壤［５０⁃５１］，并没有涉及根际沉积碳在水平和垂直方向

的迁移过程及其生态意义，而根际沉积碳的迁移过程尤其是对底层土壤碳固定和养分转化作用的研究日益受

到重视［５２⁃５３］。 根据稻田土壤剖面分析结果来看，土壤有机碳积累有向土壤深层扩展的趋势［５４］，意味着稻田土

壤有机碳有向犁底层下移的现象，由于底层土壤微生物具有较低的活性，降低土壤有机质的矿化速率，使得土

壤深层储存的碳更加稳定［５５］。 而根际沉积碳作为稻田土壤有机碳的重要来源［１４，５６］，其迁移和微生物作用过

程可能对稻田土壤的固碳能力与潜力的提升具有非常重要的作用。 过去的研究远远低估了根际沉积碳迁移

及其关键功能微生物对底层土壤固碳的重要性［５７］。 根际沉积碳的迁移过程对稻田（底层）土壤⁃微生物系统

分配、周转动态方面的研究还非常有限，特别是根际沉积碳迁移过程的关键功能微生物作用机理研究还尚不

明确，因此有必要开展水稻根际沉积碳在不同空间尺度（垂直、水平）下的迁移、转化动态及调节分配机制、根
际沉积碳与关键功能微生物作用及其与环境因子的相互耦合机制等方面进行深入、系统的研究。

３　 作物同化碳在土壤中流通的微生物机制

土壤有机碳转化（输入、分配、稳定等过程）是由微生物主导的生物化学过程所驱动，是土壤碳循环过程

研究的核心［５８］，控制着土壤碳的输入⁃输出平衡，截获与更新，其程度与限度决定并影响土壤肥力［５９］。 由于植

物向土壤中释放的根际沉积碳中含有很多小分子物质，如碳水化合物和氨基酸等，这些物质是微生物有效的

碳源和能源［６０］，因此根际沉积碳是连结植物、土壤和微生物的纽带，在植物⁃土壤⁃微生物构成的根际微生态系

统中，对土壤碳固定和根际微生物的生长代谢具有十分重要的作用。 根际沉积碳可通过影响微生物进而引起

土壤碳固定或消耗［６１］。 大量研究也证实根际碳是影响根际微生物群落结构和活性的重要因素［６２⁃６３］，同时，土
壤微生物是土壤有机质和土壤养分转化和循环的动力，是土壤有机质转化的执行者，作物根际沉积在土壤有

机碳库中的分配及转化去向也是由微生物介导的生物地球化学过程［６４］。 尽管土壤中大多数微生物都可以参

与土壤有机碳转化的主要过程，但微生物如何参与，哪些微生物优先参与仍不清楚；在复杂的微生物环境中，
各种微生物之间是竞争机制还是条件控制机制是有待揭示的科学问题［５７⁃５８］。

作物同化碳在土壤中的流通对土壤微生物多样性形成的影响机制研究日益受到重视。 Ｒａｄａｊｅｗｓｋｉ 等［６５］

首次报道稳定性同位素探针（Ｓｔａｂｌｅ ｉｓｏｔｏｐｅ ｐｒｏｂｉｎｇ，ＳＩＰ）在环境微生物生态中的应用，此技术为测定微生物底

物利用和功能研究提供了强有力的手段，经过 Ｃ、Ｎ 标记的 ＰＬＦＡ、ＤＮＡ、ＲＮＡ 等标记物为研究这个黑箱提供了

一条有效途径。１３Ｃ 可用于追踪碳在植物⁃微生物⁃土壤体系中的流动，确定此过程中的关键微生物的功能种

群，Ｂｕｔｌｅｒ 等［６６］分别在黑麦草根活跃生长和快速生长的转换期间以及根的快速生长期后九天时采用１３ＣＯ２脉

冲标记，测定根际和非根际土壤中微生物的 ＰＬＦＡ 和１３Ｃ⁃ＰＬＦＡ，研究发现微生物群落结构时间性差异大于空

间上的差异。 Ｌｕ 等用１３ＣＯ２对水稻进行脉冲标记，通过“ １３Ｃ⁃ＰＬＦＡ 图谱分析”发现不同根际微生物对植物光合

作用产物有不同的吸收特征，证明了水稻根际微生物种群与植物光合作用密切相关［６７⁃６８］。 他们进一步对土

壤１３Ｃ⁃ＤＮＡ 测序，发现水稻 Ｃｌｕｓｔｅｒ Ｉ Ａｒｃｈａｅａ 类群的核糖体 ＲＮＡ 中含有１３Ｃ，表明此类古菌可能在植物碳源产

生甲烷的过程中起重要作用，对全球气候变化具有重要影响。 Ｔａｖｉ 等［２４］ 的研究还发现石灰处理会影响植物

根际碳利用的微生物种群结构，而且这些参与植物根际沉积转化的微生物群落结构受植物生育期及季节变化

的影响。 ＳＩＰ 作为一种能够将功能和种群分类联系起来的技术，它在微生物生态学研究中有着巨大的应用潜

力，而且随着可用底物种类的增加（Ｎ、Ｈ），ＳＩＰ 技术将有可能鉴定出更多在碳、氮及其它元素循环中发挥重要

作用的微生物［６８⁃６９］。 然而，目前需要在土壤微生物种群结构和功能层次上对作物同化碳的微生物作用机理

开展深入研究，为提高农田土壤中碳循环与积累提供科学依据与关键技术。 而新的分子生物学技术（如 ＤＮＡ
芯片技术、ＤＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ＳＩＰ，高通量测序等）的应用为该项研究提供了重要的手段［７０⁃７３］。

４　 同化碳在土壤⁃微生物系统分配、稳定的微观机制

同化碳的输入土壤后，所包含的有机碳组分因化学组成、分解转化程度、植物与微生物来源的相对贡献不
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同而具有独特的分子特征，导致土壤有机碳具有高度异质性，精确区分碳源并检测其在土壤⁃微生物系统的动

态分配过程与稳定机制成为土壤碳循环研究的最大难点［７４］。 同时，有机碳的输入影响土壤微结构的形成，后
者又会改变土壤微环境，诱导土壤微生物群落结构发生演替，微生物可否接近有机质决定了其分解速率和稳

定性，土壤有机碳周转速率受控于微生物种类及与底物的可接触性［７４］。 而传统的均一化、均质化研究忽略了

有机碳与微生物的微观高度异质性，有机碳与微结构中的微生物群落结构和代谢过程及其相互作用被这种均

一化、均质化的研究所忽略了［７５］。 另一方面，土壤微生物个体尺度在 μｍ 级别，微生物群落作用的范围同样

在亚毫米、微米尺度，微生物在土壤微环境中的趋化性，吸附，生长，成膜过程都伴随着对周围环境的强烈的依

赖、选择和改造，微观尺度上的土壤有机碳的周转过程需要重点关注，而长期以来由于土壤的不透明性，土壤

生物学以黑（灰）箱理论为基础，往往只关注宏观结果而忽略了微观动态过程。 因此，将土壤有机碳的异质性

与其对微生物过程的影响联系起来是当今土壤微生物生态学的研究前沿之一。 近年来开发的土壤有机质波

谱和光谱分析（核磁共振 ＮＭＲ，近边 Ｘ 射线吸收精细结构光谱 Ｎｅａｒ⁃ｅｄｇｅ Ｘ⁃ｒａｙ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ）以及超高分辨率

显微镜成像技术与同位素示踪技术相结合的纳米二次离子质谱技术（ＮａｎｏＳＩＭＳ）突破了这一难点，在微观尺

度上（单细胞、毫米、纳米）阐明土壤有机碳在土壤⁃微生物系统的分配与稳定机制上取得了重大进展，显示出

了较好的优越性和发展前景［７６⁃７９］。
其中 ＮａｎｏＳＩＭＳ 技术具有较高的灵敏度和离子传输效率、极高的质量分辨率和空间分辨率（ ＜ ５０ ｎｍ）。

通常情况下，ＮａｎｏＳＩＭＳ 需要与透射电子显微镜（ＴＥＭ）、扫描电子显微镜（ＳＥＭ）、荧光原位杂交（ＦＩＳＨ）、催化

报告沉积荧光原位杂交（ＣＡＲＤ⁃ＦＩＳＨ）、卤素原位杂交（ＨＩＳＨ）、Ｘ 射线能谱仪（ＥＤＳ Ｘ⁃ｒａｙ）等联合使用来识别

参与元素代谢的微生物的种类和功能［８０］。 因此，通过 ＮａｎｏＳＩＭＳ 成像分析，不仅能够在单细胞水平上提供微

生物的生理生态特征信息，而且能够准确识别复杂环境样品中的代谢活跃的微生物细胞及其系统分类信息，
这一方法对于从微观尺度上认识微生物介导的元素生物地球化学循环机制提供了全新的视角［７６，８０］。

近些年发展起来的扫描电子显微镜（ＳＥＭ）、卤素原位杂交（ＨＩＳＨ）、微生物标识物技术（ １３Ｃ⁃ＰＬＦＡ⁃ＳＩＰ、
ＤＮＡ ／ ＲＮＡ⁃ＳＩＰ）等与 ＮａｎｏＳＩＭＳ 联用的技术在碳循环机制和微生物参与机制方面提供了强有力的方法和启

示［７５⁃７６，８１⁃８３］。 这些技术耦联技术耦联是研究微观尺度上土壤有机碳、微生物相互作用的强有力的工具，能全

面解析微观尺度（纳米）上土壤微生物过程，实现土壤微观尺度微生物过程的可视化，及其有机碳转化过程中

微生物代谢的原位监测。 Ｈｅｒｒｍａｎｎ 等［８１］等创新地将 ＮａｎｏＳＩＭＳ（与 ＦＩＳＨ 联用）运用于土壤微生物的活性与

空间分布的研究，并同时观察了土壤物理微环境对于微生物的影响；Ｒｕｍｐｅｌ 等［７８］ 采用１３Ｃ，１５Ｎ 双标记技术，
结合 ＮａｎｏＳＩＭＳ 与 ＳＥＭ 表征手段，通过物理分离全土、根际土与根表土研究了１３Ｃ 和１５Ｎ 标记的根系物质在 ３０
和 ９０ ｃｍ 两个深度位置的分配以及与铁铝氧化物结合的稳定机制。 这种原位研究元素流动的高分辨率成像

方法显示了 ＮａｎｏＳＩＭＳ 分析复杂土壤环境中微生物过程的优越性，以往的此类研究只能主要依靠简单的数学

模型分析。 Ｖｏｇｅｌ 等［７５］采用 ＮａｎｏＳＩＭＳ（与 ＳＥＭ 联用）和同位素探针技术发现微团聚体少量粗糙的微界面上

是固碳的热区（ｈｏｔｐｏｔｓ），这为微观尺度的碳循环机制研究提供了重要线索。 在作物光合碳的传输方面，Ｋａｉｓｅｒ
等［７６］利用１３Ｃ，１５Ｎ 双标记技术，将 ＮａｎｏＳＩＭＳ 与１３Ｃ⁃ＰＬＦＡ⁃ＳＩＰ 技术结合，原位研究了小麦光合碳在土壤⁃根系⁃
微生物（ＡＭ 菌根）微观尺度上的分配与调节机制，并将光合碳的动态传输过程可视化。 此外，ＮａｎｏＳＩＭＳ 还可

以在促进作物同化碳在土壤中稳定化过程的微生物类群、土壤中目标微生物活跃类群的空间分布以及影响微

生物水平基因转移的微观尺度因素等方面的研究发挥出其特有的优势［８２］。 总之，以 ＮａｎｏＳＩＭＳ 为代表的分析

技术的兴起为研究作物同化碳循环与微生物生态学的耦合研究提供了崭新的机遇，对于从微观尺度上原位识

别不同微生物群落与碳循环的互作机制研究中显示出巨大的优势和重要的应用前景（图 ３）。

５　 总结与研究展望

综上所述，作物同化碳是“大气⁃植物⁃土壤”系统碳循环的重要组成部分，定量作物同化碳在土壤⁃作物系

统中的分配及转化，对于理解全球碳循环是必不可少的。 土壤有机碳绝大部分来自光合同化碳的输入与转
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图 ３　 作物同化碳在作物⁃土壤⁃微生物系统分配、稳定的微观机制分析方法

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ａｓｓｉｍｉｌａｔｅｄ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｃｒｏｐ⁃ｓｏｉｌ⁃ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ

化，光合碳通过根系周转与根系分泌物等进入土壤碳库。 土壤微生物主导着土壤碳循环过程，调控着土壤碳

的输入⁃输出平衡。 利用微生物标识物（磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）、核酸物质（ＤＮＡ ／ ＲＮＡ）等）与同位素标记技术相

结合，可以明确微生物在土壤有机碳循环过程中的功能与贡献，从而揭示关键功能微生物数量、群落结构等与

沉积碳转化动态过程的关联性；同时，土壤微结构、团聚体及其与之相关的物理化学性状在土壤有机碳在土

壤⁃微生物系统中的分配过程也发挥着极其关键的作用，因此，研究作物同化碳向深层土壤迁移、转化与分配

的过程机制，尤其是微观（团聚体）尺度上的光合碳、微生物同化碳在土壤⁃微生物系统的分配、截获及其稳定

机制将是农田生态系统碳循环过程研究的重要科学问题。 而近年来开发的土壤有机质波谱和光谱分析（核
磁共振 ＮＭＲ，近边 Ｘ 射线吸收精细结构光谱 Ｎｅａｒ⁃ｅｄｇｅ Ｘ⁃ｒａｙ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ）、荧光原位杂交（ＦＩＳＨ）以及超高分

辨率显微镜成像技术与同位素示踪技术相结合的纳米二次离子质谱技术（ＮａｎｏＳＩＭＳ），为在微观尺度上（单细

胞、毫米、纳米）阐明作物同化碳在土壤⁃微生物系统的分配与稳定机制及其土壤有机碳的异质性与微生物过

程的偶联机制等方面的研究提供了广阔的空间。 因此，在未来的研究中建议开展下述几方面的研究（图 ４）：
１）开展不同来源同化碳在土壤⁃作物系统中的分配及其输入、转化、保护与稳定等几个碳转化环节的定量

关系研究，明确作物根际沉积作用输入土壤的同化碳的组分、结构及其与氧化和矿化稳定性的关系，以揭示其

对不同土壤有机碳成分的贡献，以及作物同化碳向深层土壤迁移传输的机制，这对维持土壤有机碳稳定与平

衡有着重要的意义。
２）全球变化已成为一个不可争议的事实，而且人类活动引起的土地利用、Ｎ 沉降、气候变化等对同化碳的

３９９５　 １９ 期 　 　 　 祝贞科　 等：农田作物同化碳输入与周转的生物地球化学过程 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 作物同化碳的土壤生物地球化学过程研究建议框架图

Ｆｉｇ．４　 Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｃｒｏｐ ａｓｓｉｍｉｌａｔｉｖｅ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ （Ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｒａｍｅ）

生物地球化学过程会产生深刻的影响，各种自然和人为因素的相互作用对作物同化碳循环的影响还缺乏系统

的认识。 因此，研究全球变化背景下的作物同化碳循环特征是未来工作的重要内容。
３）将碳（ １３Ｃ ／ １４Ｃ）同位素技术与微生物分子生物学技术结合起来，探索土壤中参与同化碳输入、转化的土

壤微生物种群结构和数量特征，剖析作物同化碳在土壤碳库中的转化及其与土壤微生物之间的相互关系及其

多样性的形成机制，探讨同化碳在根际⁃地上部⁃土壤系统中的分配及调节机制，剖析微生物⁃同化碳相互作用

特点，从而阐明土壤界面碳流动过程及其微生物机制。
４）应用显微镜成像技术与同位素示踪技术相结合的纳米二次离子质谱技术等现代表征分析技术，研究

作物同化碳循环的土壤微结构、团聚体及微界面过程，从纳米、单细胞等微观尺度上多角度、原位解析不同微

生物群落与碳循环的互作机制，为研究同化碳与微生物生态学的耦合研究提供了崭新的机遇。
本研究的深入将进一步推进对微生物介导的土壤碳循环过程及陆地生态碳循环机制的认识，探明农田土

壤有机碳循环的过程和特征，完善土壤碳循环理论，为农田土壤有机碳的调控提供理论依据。
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